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Abstract: The present work describes the cytogenetic from the point of view of image processing. 
We propose an algorithm which is able to treat every aspect of this analysis such as segmentation 
and separation of chromosomes. Moreover, our algorithm is tested on images of chromosomes la-
belled with 2 different methods coming from various free databases. 
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1. ÚVOD 
Cytogenetická analýza se zabývá studiem chromosomů a skládá se ze tří částí: segmentace 
chromozomů, extrakce příznaků a porovnání dílčích chromozomů s jejich ideogramy pro vy-
hodnocení karyotypu.  
Segmentace zahrnuje oddělení jednotlivých chromozomů od pozadí a jejich kategorizaci. Jako 
vstupní data pro segmentaci jsou v této práci používány snímky vzniklé pomocí proužkovacích 
metod (G a Q, které jsou nejrozšířenější). Proužkovací metody poskytují informace o vnitřní 
struktuře chromozomů a umožňují tak diagnostiku některých genetických nemocí. 
2. SEGMENTACE 
Pro cytogenetickou analýzu chromozomů je nejprve potřeba provést segmentaci chromozomů. 
Segmentace je silně závislá na kvalitě použitých snímků a náhodném uspořádání chromozomů, 
proto může být segmentace jeden z nejobtížnějších kroků analýzy. 
Z pohledu chromozomů se na obrazu mohou vyskytnout samostatné chromozomy a shluky chro-
mozomů, které mohou být tvořeny překryvem nebo dotykem dvou či více chromozomů, např. tak 
jak je uvedeno na obrázku 1. 
Vzhledem k závislosti segmentace na kvalitě snímku jsou znevýhodněny především techniky vyu-
žívající prahování obrazu, které ovšem na druhou stranu vynikají svou rychlostí. 
  
Obrázek 1: Segmentace chromozomů od pozadí. 
Navržená metoda v této práci využívá předzpracování pomocí naprahování obrazu metodou Otsu, 
což slouží k nalezení počáteční hranice aktivních kontur [2], které poskytují přesnější ohraničení 
chromozomů, viz Obrázek 1. Tento přístup tak v sobě kombinuje výhody obou metod, tedy rych-
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lejší segmentaci díky eliminaci prázdného pozadí a určení přibližných hranic chromozomů meto-
dou Otsu a přesné ohraničení chromozomů metodou aktivních kontur.  
Na obrazu se kromě chromozomů mohou vyskytovat i další objekty, které s analýzou nesouvisí a je 
třeba je odstranit. Těmito objekty jsou zejména malé částice, které lze odlišit dle velikosti a jadér-
ko, které má výrazně větší velikost než chromozomy, zakulacený tvar či homogennější rozložení 
barev, než proužkované chromozomy. 
2.1. HODNOCENÍ CHROMOZOMŮ 
Po detekci objektů je třeba rozlišit již samostatné chromozomy a shluky chromozomů, které je po-
třeba dále zpracovat. K tomu v této práci použijeme tzv. single chromosome likelihood (SCL) algo-
ritmus [3]. Ten každý objekt ohodnotí pomocí skóre, na základě kterého je následně rozhodnuto, 
jestli se jedná o samostatný chromozom či shluk chromozomů. 
Skóre se počítá na základě dvou kritérií. Prvním z nich je tvar chromozomu, který je určen jeho 
osou, viz kapitola 3, a druhým je počet center vyboulení. Oba tyto parametry se určují z křivosti 
kontury obklopující chromozom, viz rovnice 1. 
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Kde x (l) a y (l) jsou první derivace souřadnic bodů kontury, a x (l) a y (l) druhé derivace souřad-
nic bodů kontury. 
Pokud se objekt skládá z více než jednoho chromozomu a je ohnutý, je nepravděpodobné, že bude 
ohnutý do tzv. S-tvaru. Zároveň jednotlivý chromozom má pouze dva konce, tudíž při výpočtu pa-
rametru křivosti podél kontury chromozomu nám vzniknou dvě oblasti s vysokou mírou křivosti 
v konkávním úhlu, a to právě na jeho koncích. Při vzniku více podobných oblastí se pravděpodob-
ně jedná o shluk chromozomů. 
2.2. ODDĚLENÍ DOTÝKAJÍCÍCH SE CHROMOZOMŮ 
Chromozomy, které se pouze dotýkají, tvoří mezi sebou, u snímků s G proužkováním, oblasti 
s vysokým jasem [1]. Na okrajích těchto oblastí jsou na kontuře detekovány body v konvexních ob-
lastech, které jsou označeny jako tzv. výchozí kandidáti.  
Jsou procházeny všechny možné dvojice kandidátů, mezi nimiž se pomocí tzv. trackovacích algo-
ritmů hledá cesta s nejvyššími jasovými hodnotami. Je-li taková cesta nalezena, je to pravděpodob-
ný dotyk dvou chromozomů a ty jsou od sebe následně odděleny. 
2.3. ROZDĚLENÍ PŘEKRÝVAJÍCÍCH SE CHROMOZOMŮ 
Rozdělení překrývajících se chromozomů se podobá oddělení dotýkajících se chromozomů. Pře-
kryv lze detekovat na základě nižších jasových hodnot v oblasti překryvu nebo na základě větvení 
skeletonu shluku [1].  
Tentokrát je potřeba brát v úvahu dvě dvojice výchozích kandidátů, mezi kterými se vytvoří fiktiv-
ní úsečky, u který se hodnotí jejich vzájemná vzdálenost a také úhel, který by měl být ideálně nulo-
vý. Pokud jsou úsečky v přibližné vzdálenosti průměrné tloušťky chromozomu na daném obrázku, 
s největší pravděpodobností se jedná o místo překryvu dvou chromozomů a ty jsou následně rozdě-
leny. 
3. TESTOVÁNÍ 
Navržený algoritmus byl otestován na dvou různých databázích. První z nich obsahovala 38 sním-
ků mitotických chromozomů v metafázi s G proužkováním. Avšak tyto snímky byly uloženy ve 
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formátu JPEG s velkou kompresí. Na těchto snímcích se projevila velká nedokonalost jednoduché-
ho prahování snímků. Druhá databáze se skládá ze 162 snímků chromozomů v prometafázi s Q 
proužkováním. Tyto snímky byly ve velmi dobré kvalitě, navíc díky velkému počtu bylo možné 
navržený algoritmus řádně otestovat. Algoritmus dosáhl při testování na obou databázích úspěšnos-
ti, viz Tabulka 1. Úspěšnost se počítala na základě správně oddělených dílčích chromozomů jako 
poměr správně oddělených vůči celkovému počtu chromozomů. 
Q proužkování G proužkování 
88,6 % 91,3% 
Tabulka 1: Úspěšnost segmentace chromozomů v různých databázích. 
4. DISKUZE 
Algoritmus byl navržen pro automatickou segmentaci dílčích chromozomů na snímcích s G a Q 
proužkováním. Přestože dosáhl průměrné úspěšnosti 90 %, byly určité problémy, které stále vyža-
dovaly lidský zásah. 
SCL algoritmus hodnotí chromozomy dle tvaru jejich osy, která by dle předpokladu neměla mít tzv. 
S-tvar, viz Obrázek 2 vlevo. Toto pravidlo ovšem neplatí vždy a existují výjimky, které pak algo-
ritmus vyhodnotí mylně. 
  
Obrázek 2: Samostatný chromozom v S-tvaru (vlevo) a chromozom s nečistotou (vpravo). 
Další případ selhání algoritmu lze vidět na Obrázku 2 vpravo, kdy se v blízkosti chromozomu vy-
skytla nečistota, kterou by ovšem mohl být i jiný chromozom. V tomto případě je objekt označen 
za shluk chromozomů, ale jasová hodnota je mnohem slabší v oblasti centromery daného chromo-
zomu, čímž dojde ke špatnému oddělení. 
5. ZÁVĚR 
Výstupem této práce je algoritmus pro automatickou detekci a oddělení dílčích mitotických chro-
mozomů v obrazech cytogenetické analýzy. Algoritmus si dokáže poradit i s méně kvalitními 
snímky a samostatně rozdělit překrývající se chromozomy. Robustnost algoritmu byla otestována 
na volně dostupných snímcích mitotických chromozomů s G a Q pruhováním.  
Přestože je v určitých případech nutný lidský zásah, tak si s většinou snímků dokázal navrhovaný 
algoritmus poradit a jednotlivé chromozomy vysegmentovat. 
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